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<! — StartFragment — > RESULT 18 
US-10-302-6 89A-14 4 489/C 

Sequence 144489, Application US/10302689A 
Publication No. US20080050393A1 
GENERAL INFORMATION: 

APPLICANT: Tang, Y. Tom 

APPLICANT: Asundi, Vinod 

APPLICANT: Ballinger, Dennis 

APPLICANT: Labat, Ivan 

APPLICANT: Leshkowitz, Dena 

APPLICANT: Liu, Jin 

APPLICANT: Loeb, Deborah 

APPLICANT: Montgomery, Julia, R. 

APPLICANT: Pace, Ann M. 

APPLICANT: Sheridan, James P. 

APPLICANT: Drmanac, Radoje T. 

TITLE OF INVENTION: NOVEL NUCLEIC ACIDS AND POLYPEPTIDES 
FILE REFERENCE: 502CIP 

CURRENT APPLICATION NUMBER: US/ 10/302, 689A 

CURRENT FILING DATE: 2002-11-22 

PRIOR APPLICATION NUMBER: 10/273,573 

PRIOR FILING DATE: 2002-10-18 

PRIOR APPLICATION NUMBER: 10/084,643 

PRIOR FILING DATE: 2002-02-26 

PRIOR APPLICATION NUMBER: 09/989,660 

PRIOR FILING DATE: 2001-11-21 

PRIOR APPLICATION NUMBER: 10/014,487 

PRIOR FILING DATE : 2001-11-08 

PRIOR APPLICATION NUMBER: 09/952,981 

PRIOR FILING DATE: 2001-09-14 

PRIOR APPLICATION NUMBER: 09/922,279 

PRIOR FILING DATE: 2001-08-03 

PRIOR APPLICATION NUMBER: 09/905,059 

PRIOR FILING DATE: 2001-07-12 

PRIOR APPLICATION NUMBER: 09/898,888 

PRIOR FILING DATE: 2001-07-03 

PRIOR APPLICATION NUMBER: 09/919,002 

PRIOR FILING DATE: 2001-07-30 

PRIOR APPLICATION NUMBER: 09/770,160 

PRIOR FILING DATE: 2001-01-26 

Remaining Prior Application data removed - See File Wrapper or PALM. 
NUMBER OF SEQ ID NOS : 158931 
SOFTWARE: pt_SEQ_genes Version 1.0 
SEQ ID NO 144489 

LENGTH: 6397 

TYPE: DNA 

ORGANISM: Homo sapiens 
US-10-302-6 89A-14 4 489 

Query Match 93.3%; Score 2866.6; DB 17; Length 6397; 

Best Local Similarity 96.6%; Pred. No. 0; 

Matches 3058; Conservative 0; Mismatches 14; Indels 93; Gaps 9; 

Qy 1 ATGTGCGCGCGGATGGCCGGTCGCACAACAGCGGCCCCTCGGGGGCCCTACGGCCCCTGG 6 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 5422 ATGTGCGCGCGGATGGCCGGTCGCACAACAGCGGCCCCTCGGGGGCCCTACGGCCCCTGG 5363 

Qy 61 CTCTGCCTCCTGGTGGCCCTCGCCCTGGACGTCGTGAGA 99 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Db 5362 CTCTGCCTCCTGGTGGCCCTCGCCCTGGACGTCGTGAGAGGGATGGCCGCATCCTTGCCT 5303 

Qy 100 99 

Db 5302 TCCAGAACCTTTGAGAGGATTCCTGTCACTGCGGGAAAGGGCAGCAACTTCCCTGTGCTT 52 43 
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100 GTGGACTGTGGCCAGGCTCCCCTGGACCCTGTCTACCTGCCGGCAGCCCTGGAGCTC 156 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

52 42 CGGGTGGACTGTGGCCAGGCTCCCCTGGACCCTGTCTACCTGCCGGCAGCCCTGGAGCTC 5183 

15 7 CTAGACGCCCCTGAACACTTCCGTGTGCAGCAGGTGGGCCACTACCCACCTGCCAACTCC 216 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

5182 CTAGACGCCCCTGAACACTTCCGTGTGCAGCAGGTGGGCCACTACCCACCTGCCAACTCC 5123 

217 TCTCTGAGCTCCCGATCTGAGACCTTTCTGCTCCTACAGCCCTGGCCCAGGGCCCAGCCA 2 7 6 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

5122 TCTCTGAGCTCCCGATCTGAGACCTTTCTGCTCCTACAGCCCTGGCCCAGGGCCCAGCCA 50 63 

277 CTTCTCCGGGCCTCCTACCCACCTTTTGCCACTCAGCAGGTGGTCCCCCCTCGAGTCACT 33 6 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

506 2 CTTCTCCGGGCCTCCTACCCACCTTTTGCCACTCAGCAGGTGGTCCCCCCTCGAGTCACT 50 03 

33 7 GAGCCCCACCAACGGCCAGTCCCATGGGACGTGCGGGCCGTTTCAGTGGAAGCGGCTGTG 39 6 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

5002 GAGCCCCACCAACGGCCAGTCCCATGGGACGTGCGGGCCGT TTCAGTGGAAGCGGCTGTG 49 43 

39 7 ACTCCAGCAGAGCCCTACGCCCGGGTTCTCTTCCACCTCAAAGGGCAGGATTGGCCACCA 45 6 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

49 42 ACTCCAGCAGAGCCCTACGCCCGGGTTCTCTTCCACCTCAAAGGGCAGGATTGGCCACCA 48 83 

45 7 GGGTCTGGCAGCCTGCCCTGTGCCCGGCTCCATGCCACACACCCTGCAGGCACTGCTCAC 516 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

4882 GGGTCTGGCAGCCTGCCCTGTGCCCGGCTCCATGCCACACACCCTGCCGGCACTGCTCAC 48 23 

517 CAAGCCTGCCGCTTCCAGCCATCCCTGGGCGCCTGCGTGGTGGAGCTGGAGCTTCCCTCG 5 7 6 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

4822 CAAGCCTGCCGCTTCCAGCCATCCCTGGGCGCCTGCGTGGTGGAGCTGGAGCTTCCCTCG 4 7 63 

577 CACTGGTTCTCACAGGCCTCCACCACACGGGCCGAGCTGGCCTACACGCTTGAGCCTGCA 636 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

4 762 CACTGGTTCTCACAGGCCTCCACCACACGGGCCGAGCTGGCCTACACGCTTGAGCCTGCA 4 7 03 

637 GCTGAGGGCCCTGGGGGCTGTGGCTCCGGCGAGGAGAACGACCCTGGGGAGCAGGCCCTC 696 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

4702 GCTGAGGGCCCTGGGGGCTGTGGCTCCGGCGAGGAGAACGACCCTGGGGAGCAGGCCCTC 46 43 

6 9 7 CCAGTGGGGGGTGTGGAGCTGCGCCCAGCAGACCCCCCGCAGTACCAGGAGGTACCTCTG 75 6 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

46 42 CCAGTGGGGGGTGTGGAGCTGCGCCCAGCAGACCCCCCGCAGTACCAGGAGGTACCTCTG 45 83 

75 7 GACGAGGCTGTGACTCTGCGGGTGCCTGACATGCCAGTGCGGCCCGGCCAGCTCTTTAGT 816 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

4582 GACGAGGCTGTGACTCTGCGGGTGCCTGACATGCCAGTGCGGCCCGGCCAGCTCTTTAGT 45 23 

817 GCTACCCTCCTGCTTCGGCACAACTTCACAGCCAGCCTCCTGACCCTGCGGATCAAGGTG 8 7 6 

4522 GCTACCCTCCTGCTTCGGCACAACTTCACAGCCAGCCTCCTGACCCTGCGGATCAAGGTG 4 4 63 

8 7 7 AAGAAGGGGCTGCATGTGACAGCCGCCCGCCCAGCCCAGCCCACACTCTGGACTGCCAAG 93 6 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

4 46 2 AAGAAGGGGCTGCATGTGACAGCCGCCCGCCCAGCCCAGCCCACACTCTGGACTGCCAAG 4 4 03 

93 7 CTAGACCGCTTCAAGGGCTCCAGGCACCACACCACCCTCATCACCTGCCACCGTGCTGGG 99 6 

II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

4 402 CTGGACCGCTTCAAGGGCTCCAGGCACCACACCACCCTCATCACCTGCCACCGTGCTGGG 43 43 

99 7 CTCACAGAGCCAGATTCCAGCAGTCCCCTTGAACTGTCTGAGTTCCTATGGGTGGACTTT 10 56 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

43 42 CTCACAGAGCCAGATTCCAGCAGTCCCCTTGAACTGTCTGAGTTCCTATGGGTGGACTTT 42 83 
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105 7 GTGGTGGAGAATAGCACTGGTGGGGGCGTAGCGGTCACTCGCCCCGTCACGTGGCAGCTG 1116 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
4282 GTGGTGGAGAATAGCACTGGTGGGGGCGTAGCGGTCACTCGCCCCGTCACGTGGCAGC TG 42 23 

1117 GAGTACCCAGGCCAGGCCCCTGAAGCAGAGAAGGACAAAAT-GGTGTGGGAAATCCTGGT 1175 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
4222 GAGTACCCAGGCCAGGCCCCTGAAGCAGAGAAGGACAAAATCGGTGTGGGAAATCCTGGT 4163 

1176 GTCTGAGCGGGACATCAGAGCCCTTATCCCACTGGCCAAGGCTGAGGAGCTGGTGAATAC 1235 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
416 2 GTCTGAGCGGGACATCAGAGCCCTTATCCCACTGGCCAAGGCTGAGGAGCTGGTGAATAC 4103 

1236 AGCACCAC-TGACTGGAGTGCCCCAGCATGTCCCCGTGCGCCTTGTC — ACTGTGGACGG 12 92 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

4102 AGCACCACTTGACTGGAGTGCCCCAGCATGTCCCCGTGCGCCTTGTCCACTGTGGAACGG 40 43 

1293 CGGGGGGGCCTTGGTGGAGGTGACAGAGCATGTCGGCTGCGAGTCTGCCAACACACAGGT 13 52 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
40 42 CGGGGGGGCCTTGGTGGAGGTGACAGAGCATGTCGGCTGCGAATCTGCCAACACACAGGT 39 83 

1353 CCTGCAGGTGTC-TGAGGCCTGTGATGCCGTGTTCGTGGCTGGCAAGGAGAGCCGGGGCG 1411 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
3982 CCTGCAGGTGTCTTGAGGCCTGTGATGCCGTGTTCGTGGCTGGCAAGGAGAGCCGGGGCG 39 23 

1412 CCCGGGGGGTGCG-AGTGGACTTCTGGTGGC-GCCGGCTCCGCGCCTCGCTGCGGCTGAC 146 9 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
3922 CCCGGGGGGTGCGAAGTGGACTTCTGGTGGCGGCCGGCTCCGCGCCTCGCTGCGGCTGAC 38 63 

14 70 CGTGTGGGCCCCGCTGCTACCGCTGCGTATCGAGCTCACCGACACCACCCTCGAGCAGGT 15 29 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
3862 CGTGTGGGCCCCCCTGCTACCGCTGCGTATCGAGCTCACCGACACCACCCTCGAGCAGGT 3803 

1530 CCGCGGCTGGAGGGTACCTGGCCCTGCTGAAGGGCCTGCGGAACCCGCTGCAGAGGCGTC 15 89 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
3802 CCGCGGCTGGAGGGTACCTGGCCCTGCTGAAGGGCCTGCGGAACCCGCTGCAGAGGCGTC 37 43 

1590 AGATGAGGCCGAGCGGCGCGCCCGTGGCTGCCACCTGCAGTACCAGCGGGCCGGTGTGCG 16 49 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
3 7 42 GGATGAGGCCGAGCGGCGCGCCCGTGGCTGCCACCTGCAGTACCAGCGGGCCGGTGTGCG 36 83 

16 50 CTTCCTCGCCCCCTTCGCGGCCCACCCGCTGGACGGCGGCCGCCGCCTCACGCACCTGCT 17 09 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
36 82 CTTCCTCGCCCCCTTCGCGGCCCACCCGCTGGACGGCGGCCGCCGCCTCACGCACCTGCT 36 23 

1710 TGGCCCCGACTGGCTGCTAGACGTGTCCCACCTCGTGGCGCCACACGCCCGCGTGCTGGA 17 6 9 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
36 22 TGGCCCCGACTGGCTGCTAGACGTGTCCCACCTCGTGGCGCCACACGCCCGCGTGCTGGA 35 63 

17 70 CTCGCGTGTAGCCTCTCTGGAGGGTGGCCGTGTCGTGGTGGGCCGGGAGCCCGGTGTCAC 18 29 

356 2 CTCGCGTGTAGCCTCTCTGGAGGGTGGCCGTGTCGTGGTGGGCCGGGAGCCCGGTGTCAC 35 03 

1830 CTCCATTGAGGTGCGTTCCCCACTGTCTGACTCCATCCTGGGGGAGCAGGCGCTGGCTGT 18 89 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
3502 CTCCATTGAGGTGCGTTCCCCACTGTCTGACTCCATCCTGGGGGAGCAGGCGCTGGCTGT 3 4 43 

1890 GACGGACGACAAGGTCTCAGTGCTGGAGCTGAGGGTGCAGCCAGTGATGGGC-ATCTCGC 19 48 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II 
3 4 42 GACGGACGACAAGGTCTCAGTGCTGGAGCTGAGGGTGCAGCCAGTGATGGGCAATCTTGC 33 83 

19 49 TGA-CCTTGAGCCGGGGCACTGCCCACCCCGGGGAGGTCACAGCTACGTGCTGGGCACAG 2 00 7 

III I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
3382 TGACCCTTGAGCCGGGGCACTGCCCACCCCGGGGAGGTCACAGCTACGTGCTGGGCACAG 33 23 
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2008 TCAGCCCTTCCCGCCCCAAAGCAGGAGGTGGCCCTCTCCCTATGGCTGTCCTTCTCTGAT 20 6 7 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
3322 TCAGCCCTTCCCGCCCCAAAGCAGGAGGTGGCCCTCTCCCTATGGCTGTCCTTCTCTGAT 32 63 

206 8 CACACTGTGGCCCCAGCTGAGCTCTACGACCGCCGTGACCTGGGACTGTCCGTCTCAGCC 2127 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
326 2 CACACTGTGGCCCCAGCTGAGCTCTACGACCGCCGTGACCTGGGACTGTCCGTCTCAGCC 32 03 

2128 GAGGAGCCTGGTGCCATCCTGCCAGCTGAGGAGCAGGGTGCCCAGCTCGGGGTGGTGGTG 218 7 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
3202 GAGGAGCCTGGTGCCATCCTGCCAGCTGAGGAGCAGGGTGCCCAGCTCGGGGTGGTGGTG 3143 

2188 AGTGGGGCAGGCGCCGAGGGGCTGCCGCTGCATGTGGCTCTGCACCCGCCCGAGCCCTGC 22 4 7 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
3142 AGTGGGGCAGGCGCCGAGGGGCTGCCGCTGCATGTGGCTCTGCACCCGCCCGAGCCCTGC 30 83 

22 48 CGCCGGGGCCGCCACCGTGTGCCTCTGGCCTCTGGCACCGCCTGGCTGGGGCTGCCCCCT 23 0 7 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
3082 CGCCGGGGCCGCCACCGTGTGCCTCTGGCCTCTGGCACCGCCTGGCTGGGGCTGCCCCCT 30 23 

2308 GCCTCCACTCCAGCCCCTGCTCTCCCATCCAGCCCTGCTTGGAGCCCACCAGCCACAGAA 23 6 7 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
3022 GCCTCCACTCCAGCCCCTGCTCTCCCATCCAGCCCTGCTTGGAGCCCACCAGCCACAGAA 29 63 

236 8 GCCACCATGGGTGGTAAACGGCAGGTGGCAGGCAGTGTCGGGGGCAACACAGGTGTGAGG 2 4 2 7 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
2962 GCCACCATGGGTGGTAAACGGCAGGTGGCAGGCAGTGTCGGGGGCAACACAGGTGTGAGG 29 03 

2 428 GGCAAGTTTGAGCGGGCAGAGGAGGAGGCCAGGAAGGAGGAGACCGAAGCCAGGGAGGAG 2 4 87 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
2902 GGCAAGTTTGAGCGGGCAGAGGAGGAGGCCAGGAAGGAGGAGACCGAAGCCAGGGAGGAG 28 43 

2 488 GAGGAGGAAGAGGAGGAGGAGATGGTCCCTGCCCCTCAGCATGTCACTGAGCTAGAGCTG 25 4 7 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
28 42 GAGGAGGAAGAGGAGGAGGAGATGGTCCCTGCCCCTCAGCATGTCACTGAGCTAGAGCTG 2 7 83 

25 48 GGCATGTACGCCCTGCTGGGAGTCTTCTGCGTGGCCATCTTCATCTTCTTGGTCAATGGT 26 0 7 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
2 782 GGCATGTACGCCCTGCTGGGAGTCTTCTGCGTGGCCATCTTCATCTTCTTGGTCAATGGT 2 7 23 

26 08 GTGGTCTTCGTCCTGCGCTATCAGCGCAAAGAACCTCCCGACAGTGCCACTGACCCCACC 26 6 7 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
2 722 GTGGTCTTCGTCCTGCGCTATCAGCGCAAAGAACCTCCCGACAGTGCCACTGACCCCACC 26 63 

26 6 8 TCCCCCCAGCCCCACAACTGGGTCTGGCTGGGCACTGACCAGGAGGAACTGAGCCGCCAG 2 7 2 7 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
26 6 2 TCCCCCCAGCCCCACAACTGGGTCTGGCTGGGCACTGACCAGGAGGAACTGAGCCGCCAG 26 03 

2 728 CTGGACCGGCAGTCCCCTGGCCCGCCCAAGGGGGAGGGGAGCTGCCCCTGTGAGAGTGGG 2 7 8 7 

26 02 CTGGACCGGCAGTCCCCTGGCCCGCCCAAGGGGGAGGGGAGCTGCCCCTGTGAGAGTGGG 25 43 

2 788 GGAGGAGGGGAGGCCCCTACCCTGGCCCCTGGCCCTCCTGGGGGCACCACCAGCTCCTCA 28 4 7 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
25 42 GGAGGAGGGGAGGCCCCTACCCTGGCCCCTGGCCCTCCTGGGGGCACCACCAGCTCCTCA 2 4 83 

28 48 AGCACCCTGGCCCGAAAGGAGGCTGGGGGGCGGCGGAAGCGAGTAGAGTTTGTGACATTT 29 0 7 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
2 482 AGCACCCTGGCCCGAAAGGAGGCTGGGGGGCGGCGGAAGCGAGTAGAGTTTGTGACATTT 2 4 23 

2908 GTGCCAGCCCCTCCAGCCCAGTCACCTGAGGAGCCTGTAGGGGCCCCTGCTGTGCAGTCC 29 6 7 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
2 422 GCGCCAGCCCCTCCAGCCCAGTCACCTGAGGAGCCTGTAGGGGCCCCTGCTGTGCAGTCC 23 63 
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Qy 296 8 ATCCTTGTGGCAGGCGAGGAGGACATCCGCTGGGTGTGTGAGGACATGGGGCTGAAGGAC 30 2 7 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 2362 ATCCTTGTGGCAGGCGAGGAGGACATCCGCTGGGTGTGTGAGGACATGGGGCTGAAGGAC 2303 

Qy 3028 CCTGAGGAGCTTCGCAACTACATGGAGAGGATCCGGGGCAGCTCC 3072 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 2302 C C T GAGGAGC T T C GC AAC T AC ATGGAGAGGAAC CGGGGC AGC T C C 2258 

< ! — EndFragment — > 
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